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Introdução 
Comumente no processo de melhoramento genético, a 
seleção não é feita para cada característica separada-
mente, pois características de desempenho e carcaça 
apresentam correlação genética. As causas desta corre-
lação ou é a ligação genética ou a pleiotropia, que po-
dem ser estudadas através da implementação de mode-
los multivariados de mapeamento de QTLs, isto é, locos 
que controlam características quantitativas (1). 
Este trabalho foi conduzido a fim de compreender as 
causas da correlação genética entre características de 
desempenho e rendimento de carcaça através do ma-
peamento de QTLs no cromossomo 1 (GGA1) da gali-
nha empregando modelos multivariados. 
 
Material e Métodos 
Foram genotipados 360 animais F2 oriundos de cruza-
mentos entre machos de uma linhagem de postura (CC) 
e fêmeas de uma linhagem de corte (TT) para 13 mar-
cadores microssatélites do GGA1. Estes animais tive-
ram mensurados os pesos vivos (PV35, 41 e 42) e ga-
nhos de pesos (GPN35, 41 e 42) aos 35, 41 e 42 dias, 
consumo de ração (CR3541), ganho de peso (GP3541) 
e conversão alimentar (CA3541) dos 35-41 dias e ren-
dimentos de asas, pernas, dorso, peito e de carcaça. Os 
fenótipos foram modelados empregando-se modelos 
mistos pelo proc MIXED (4). Marcadores associados a 
cada fenótipo (cofatores) foram selecionados com base 
na regressão forward a 5%. O mapeamento de QTLs 
pelo intervalo composto multivariado foi implementado 
de acordo com (1) e (5), utilizando-se o mapa de ligação 
construído por (3). Finalmente, modelos considerando 
um (pleiotropia) ou dois (ligação) QTLs foram avaliados 
de acordo com o critério de informação Bayesiana (BIC). 
Para estas últimas etapas foi desenvolvida programação 
própria no ambiente do programa R (2). 
 
Resultado e Discussão 
As correlações fenotípicas entre as características foram 
altas entre PV e GPN 35, 41 e 42 dias (0,95 a 1,00), 
médias entre estas últimas e GP3541 e CR3541 e bai-
xas entre todas estas últimas e CA3541 e todos os 
rendimentos de carcaça (resultados não mostrados).  
Houve a necessidade subdividir o GGA1 em dois seg-
mentos devido à ausência de genótipos obtidos para 
marcadores microssatélites entre 231,5 a 309 cM. 
Assim, no GGA1A foi evidenciado um QTL pleiotrópico 
(seta) a 158 cM. As curvas marginais de cada caracte-
rística permitiram constatar que este QTL pleiotrópico foi 
associado ao consumo de alimento e ganho de peso 35-
41 dias e ao rendimento de coxa (Figura 1A). Pela Figu-
ra 2B, foram evidenciados dois QTLs pleiotrópicos (se-
tas) no GGA1B. O primeiro na posição 309 cM e o se-
gundo a 413 cM. De acordo com as curvas marginais 
obtidas, pôde-se verificar que na primeira posição o QTL 
pleiotrópico foi associado ao peso vivo 42 dias, ganho 
de peso da eclosão aos 42 dias e consumo de alimento 
35-41 dias; já na segunda, o QTL pleiotrópico foi asso-
ciado ao consumo de alimento e à conversão alimentar 
35-41 dias e ao rendimento de dorso.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figura 1 – Mapeamento por intervalo composto multiva-
riado para o cromossomo GGA1A (A) e GGA1B (B) da 
população CTCT. Linhas pontilhada e tracejada correspon-
dem, respectivamente, à P<0,10 e P<0,05 no genoma; linha 
cheia corresponde à P<0,05 nas curvas marginais.  
 
A pleiotropia é uma causa permanente da correlação 
genética e, portanto, os programas de melhoramento 
genético deverão conduzir à seleção a fim de determinar 
um índice que maximize simultaneamente os ganhos 
para as características avaliadas (1) e (3). 
 
Conclusão 
A pleiotropia é a causa da correlação genética entre as 
características estudadas no cromossomo 1 da galinha. 
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